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ゲノム中のマイクロサテライト（short tandem repeat（STR））15 座位を PCR
で増幅後、反復単位の繰り返し数をキャピラリー電気泳動システムで判定して型















ため、quantitative continuous model に基づく独自の混合試料解析用のソフト
ウェア（Kongoh）を開発した。また、模擬の混合試料を型判定して、開発した
ソフトウェアで解析し、その有効性を検証した。 
Kongoh の開発には、プログラミング言語 R（ver. 3.4.1）を用いたが、R に不
慣れな人でも操作できるように graphical user interface（GUI）化した。確率
的評価のうち「現場試料に何人の DNA が含まれているか」については、Kongoh
が自動的に最適な人数（1－4 人）を決定するように工夫した。また、「被疑者





した上で Kongoh に組み入れた。 
Kongoh の検証は、世界的に推奨されている米国のガイドラインに基づいて行
った。検証に用いた試料は 2 人から 4 人までの混合試料（計 80 サンプル）であ
り、全 DNA 量や各個人の DNA の混合比、DNA 劣化の程度について様々なパタ
ーンを含むようにした。その結果、不検出ピークが 5 個未満であれば、試料に 
DNA が含まれている個人の尤度比は概ね 10,000 以上となり、含まれていることを支持し
た。反対に DNA が含まれていない個人について、各試料につき 100 名ずつ尤度比を算出
すると全て 1 未満となり、含まれていないことを支持した。また、「現場試料に何人の
DNA が含まれているか」を推定すると、その正答率は 2 人の混合試料で 92.5%、3 人の
混合試料で 81.5%と高い正答率を示した。また、他の quantitative continuous model の
ソフトウェアと計算結果を比較したところ、「現場試料に何人の DNA が含まれているか」























なお、本学位授与申請者は、平成 30 年 2 月 9 日実施の論文内容とそれに関連した試問
を受け、合格と認められたものである。 
要旨公開可能日：      年   月   日 以降 
